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Abstract The sequences of chloroplast trn K intron 5’ region were determined for seven genera of 
Ulmaceae s.1. (12 species), two genera of Cannabaceae, two of Moraceae and one genus from each 
of the three families, i.e., Urticaceae, Eucommiaceae and Malvaceae. The aligned sequences used 
in PAUP analyses were 805 bp, and the maximum parsimony analysis resulted in a single most par- 
simonious tree with tree length = 665, CI = 0.7714 and RI = 0.7965. The topology of the tree is 
relatively strongly supported by the bootstrap test and congruent with those generated from rbcL se- 
quence analysis and cpDNA restriction site analysis. The phylogenetic tree indicated that Ulmaceae 
s.l. is polyphyletic, and that the monophyletic Ulmaceae s.str. is sister to the other Urticales taxa. 
Cannabaceae, represented by Humulus and Cannabis, is nested within Celtidaceae, revealing that 
Celtidaceae is a paraphyletic group. Gironniera and Aphananthe are both clades of Celtidaceae. The 
study also suggested that the tmK intron should be suitable for phylogenetic analyses at intergeneric 
or interspecific levels. 
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摘要 本文 测定 了 广义 榆 科 Ulmaceae s.1. 及 其 近 缘 类 群 的 tmK 基因 5' 端 内 含 子 区 序列 。 在 尝试 利用 该 
内 会 子 区 进行 榆 科 系 统 发 育 研究 的 同时 ,探讨 了 其 在 植物 系统 学 研究 中 的 应 用 前 景 。 利 用 PAUP 软件 进 
行 的 系统 发 育 分 析 仅 得 到 1 棵 最 简约 树 。 该 简约 树 的 树 长 为 665 步 , 其 一 致 性 指数 (CI) 和 保持 性 指数 
(RD 分 别 为 0.7714 和 0.7965。 分 析 结 果 表明 : 广义 栓 科 为 多 系 群 ; 狭义 榆 科 Ulmaceae s. str. 3 FRE H 
Urticales 其 他 类 群 的 姊妹 群 ; 大 麻 科 Cannabacea t fE FF} Celtidacea 中 , 即 材 科 为 一 并 系 群 ;系统 位 置 有 争 
议 的 2 个 属 -一 白 颜 树 属 Gironniera PREI HIR Aphananthe 与 朴 科 类 群 聚 为 一 支 。 本 研究 还 表明 rK 
基因 5' 端 内 含 子 区 序列 分 析 在 植物 较 低 分 类 等 级 (如 近 缘 属 间 , 属 下 种 间 ) 的 系统 发 育 研究 中 具有 很 好 
的 应 用 前 景 。 

关键 词 ” 榆 科 ; 朴 科 ; trnK 基因 内 含 子 ; 系统 发 育 分 析 














榆 科 ( 广 义 )Ulmaceae 植物 共 15 属 , 约 200 种 , 广 布 于 世界 温带 及 热带 地 区 , 主 产 北 洗 
带 (Airy Shaw in Willis, 1973; Cronquist，1981) 。 我 国 现 共有 榆 科 植 物 8 属 : 榆 属 Ulmus , 朴 
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属 Celtis REM $Y JR Aphananthe , 山 黄麻 属 Trema , 白 颜 树 属 Gironniera , PEIR Zelkova, Hl Hit 
属 Hemiptelea 和 青 檀 属 Preroceltis( 健 立国 等 ,1998)。 

长 期 以 来 , 榆 科 中 的 很 多 问题 一 直 是 分 类 学 家 争论 的 焦点 ,如 : 榆 科 的 系统 位 置 ; 榆 
科 与 苯 麻 目 其 他 科 的 关系 ; 榆 科 (广义 ) 是 否 是 单 系 群 ; 传统 分 类 的 榆 亚 科 Ulmoideae 和 朴 
WE Celtidoideae 是 否 应 分 别提 升 为 狭义 的 榆 科 Ulmaceae s.str. 和 朴 科 Celtidaceae s. str. ; 
一 些 疑 难 属 (如 白 颜 树 属 Gironniera BENT YR Aphananthe 等 ) 的 系统 位 置 等 (Thore,1968 , 
1983,1989; Mehra & Gill, 1974; Giannasi, 1978; Cronquist, 1981,1988; Dahlgren 1983 , 1989; 
Oginuma et al., 1990; Takaso & Tobe, 1990; Ueda et al., 1997; Wiegrefe et al. , 1998). a 
题 存 在 的 主要 原因 在 于 一 些 性 状 的 趋同 进化 及 花 部 结构 的 简化 带 来 分 类 上 的 困难 。 近 年 
来 ,有 些 学 者 先后 采用 rbcL 基因 序列 分 析 (Ueda et al.，1997) 及 叶绿体 DNA 内 切 酶 图 谱 
分 析 (Wiegrefe et al., 1998) ,试图 解决 榆 科 中 的 一 些 系统 学 问题 。 在 这 些 人 研究 中 ,由 于 所 
选 某 因 的 进化 速率 较 慢 或 取样 的 代表 性 不 足 , 榆 科 中 的 一 些 系 统 发 育 关系 未 得 到 很 好 的 
分 辨 ,同时 又 发 现 大 麻 科 拱 在 朴 科 中 ,由 此 朴 科 是 否 为 一 单 系 群 又 成 为 广义 榆 科 中 另 一 争 
论 焦点 。 

近 几 年 来 ,分 子 系统 学 莲 勃 发 展 , 核 IDNA 以 及 叶绿体 DNA( rbcL, matK, ndhF, trn T-L, 
trn L-E 等) 序列 分 析 纷 纷 被 应 用 到 系统 发 育 研 究 中 (Taberlet et al., 1991; Chase et al., 
1993; Sang et al., 1995; Cielly et al., 1996; Wang et al., 2000; YE/N4, ST HE HF, 2000). 
其 中 用 于 探讨 较 低 分 类 等 级 系统 发 育 问题 的 分 子 标记 主要 有 ITS, orn T-L tra L-F , mat K, fH. 
这 些 分 子 标记 在 不 同类 群 中 的 分 辨 率 有 所 不 同 。 如 ITS 序列 已 很 好 地 解决 了 许多 类 群 的 
系统 发 育 关系 (Sang et al., 1995; 汪 小 全 等 ,1998) ,但 在 沙 参 属 ( 葛 颂 等 ,1997) 和 苋 属 ( 宋 
葆 华 等 ,2000) 等 类 群 中 的 分 辩 率 却 不 够 高 。 用 于 解决 较 低 分 类 群 系统 发 育 关系 的 分 子 标 
记述 在 不 断 探讨 。 在 tmK 基因 5' 端 与 matK 基因 之 间 有 一 段 内 含 子 区 ,其 序列 变异 较 
mat K 基因 大 ,利用 该 内 含 子 区 进行 系统 发 育 研 究 尚 不 多 见 。 本 文 尝试 采用 该 内 含 子 区 序 
列 分 析 ,研究 榆 科 (广义 ) 的 疑难 问题 ,同时 探讨 该 内 含 子 区 在 系统 发 育 研究 中 的 价值 和 应 


i 前景。 
1 材料 和 方法 


1.1 实验 材料 

实验 材料 包括 榆 科 (广义 ) 植 物 7 属 12 种 ,大 麻 科 2 属 2 种 ,又 科 2 属 2 种 , 荨 麻 科 1 
种 以 及 外 类 群 杜仲 科 1 OAR SEE 1 种 ( 表 1)。 
1.2 DNA 提取 
于 提取 DNA 的 材料 为 新 鲜 或 硅胶 干燥 的 叶片 ,提取 方法 为 CTAB 法 (Rogers & Ben- 
dich, 1988) 。 
1.3 PCR 扩 增 及 序列 测定 

首先 ,我 们 利用 位 于 tmK 外 显 子 的 引物 tmK-3914F( 5’ GGG CTT GCT AAC TCA ACG 
G 3') & wnK-2R( 5’ AAC TAG TCG GAT GGA GTA G 3’) (Johnson & Soltis, 1995) 扩 增 获得 含 
有 目的 内 含 子 区 的 DNA 片段 。 扩 增 反应 在 PE 9600 型 PCR 仪 上 进行 ,反应 体积 为 50 ul, 
包含 总 DNAIO ~ 50 ng, 引 物 12.5 pmol, dNTP 0.2 mmol/L, Mg 2 mmol/L, Taq DNA 聚合 酶 
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#1 实验 材料 来 源 及 GenBank 序列 号 
Table 1 The source of materials (all from China) and GenBank Accession No. 
GenBank 
Tere Peters Accession No. 
Ulmaceae 


Ulmus pumila L.. 

Ulmus laciniata (Trautv.) Mayr. 

Ulmus parvifolia Jacq. 

Zelkova serrata ( Thunb.) Makino 

Zelkova schneideriana Hand. -Mazz. 

Hemiptelea davidii (Hance) Planch. 

Celtis koraiensis Nakai 

Celtis bungeana Bl. 

Celtis sinensis Pers. 

Pteroceltis tatarinowii Maxim. 

Gironniera subaequalis Planch. 

Aphananthe aspera (Thunb. ) Planch. 
Moraceae 

Morus alba L. 


Broussonetia papyrifera (1..) 1.’ Hert. ex Vent. 


Cannabaceae 
Cannabis sativa 1.. 
Humulus lupulus L. 
Urticaceae 
Roehmeria platanifolia Franch. et Sav. 
Malvaceae 
Hibiscus syriacus 1.. 
Eucommiaceae 
Eucommia ulmoides Oliv. 


Botanic Garden, Institute of Botany, Beijing 
Botanic Garden, Institute of Botany, Beijing 
Botanic Carden, Institute of Botany, Beijing 
Botanic Garden, Institute of Botany, Beijing 
Jinan, Shandong 

Botanic Garden, Institute of Botany, Beijing 
Botanic Garden, Institute of Botany, Beijing 
Jinan, Shandong 

Jinan, Shandong 

Jinan, Shandong 

South China Botanic Garden, Guangzhou 
South China Botanic Carden, Guangzhou 


Botanic Garden, Institute of Botany, Beijing 
Botanie Carden, Institute of Botany, Beijing 


Jinan, Shandong 
Botanic Garden, Institute of Botany, Beijing 


Yantai, Shandong 
Botanic Garden, Institute of Botany, Beijing 


Jinan, Shandong 


AF466247 
AF466248 
AF466249 
AF466250 
AF466251 
AF466252 
AF466253 
AF466254 
AF466255 
AF466256 
AF466257 
AF466258 


AF466259 
AF466260 


AF466261 
AF466262 


AF466263 


AF466264 


AF466265 





1.5 Unit。 扩 增 程序 为 ; 70% ,4 min -> 94% ,1 min; 50% ,20 s; 72% ,2.5 min; 2 个 循环 一 
94% ,20 s; 507,20 s; 72% ,2.5 min; 36 个 循环 > 72% ,6 min, PCR 扩 增 产物 经 Gene- 
clean 法 (BioDev) 纯 化 后 直接 用 于 测序 反应 ,序列 分 析 在 PE 公司 ABI 377 DNA 自动 测序 仪 
上 完成 。 测 序 试剂 用 ABI Prism Bigdye™ Terminater Cycle Sequencing Reading Reaction KIT, iii] 





序 引物 为 trn K3914F 和 matKAR,(5' TGA TAC ATA GT(AG) CGA TAC AGT 3’), 
使 用 薄 壁 管 在 PE 9600 型 PCR 仪 上 进行 。 反 应 体系 10 内 ,其 








则 序 反 应 


P Bigdye Mix 2 pl, 引物 5 


pmol ,模板 15 ~ 45 ng, 测序 反应 程序 为 94C ,10 s; 557,5 s; 60T, 4 min; 25 个 循环 。 


1.4 数据 分 析 


DNA 排序 通过 Clustal W (Thompson et al., 1994) KF SCM f Ji 





工作 适当 调整 ,将 





变异 很 大 .十 扰 分 析 的 区 段 删除 。 系 统 树 的 构建 及 自 展 分 析 由 PAUP 3.1.1 系统 发 育 分 析 
软件 完成 (Swofford,1993) 。 缺 隙 (gap) 处 理 作 缺失 (Missing) 状 态 。 最 简约 树 采 用 Heuristic 
法 寻找 。 为 进一步 判断 简约 树 中 各 分 支 的 置信 度 ,采用 自 展 分 析 进 行 检验 (500 KER). 





2 实验 结果 


19 种 研究 材料 的 tmK 基因 5' 端 内 含 子 区 序列 提 
































FE 列 后 的 总 长 度 为 840 bp, 将 变异 很 


大 .干扰 分 析 的 区 段 删除 ,有 805 bp 参与 PAUP 运算 。 其 中 有 365 个 变异 位 点 ,208 个 信息 
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位 点 。 当 gap 作 缺 失 状态 处 理 ,， Eucommia (Eucommiaceae) 和 Hibiscus ( Malvaceae) 作 外 类 群 
时 ,用 Heuristic 法 寻找 得 到 1 棵 最 简约 树 (图 1) 。 步 长 665 ,其 一致 性 指数 (CD 和 保持 性 指 
数 (RD 分 别 为 0.7714 和 0.7965。 该 简约 树 的 各 分 支 均 得 到 较 高 的 自 展 分 析 支 持 ( > 
50% )。 其 中 榆树 U. pumila 与 裂 叶 榆 U. laciniata 同属 于 榆 组 , 郴 榆 U. parvifolia I FA 
榆 组 ( 传 立国 等 ,1998)。 从 tmK 基因 5’ 内 含 子 区 序列 构建 的 系统 发 育 树 看 ,U. pumila 和 
U. laciniata 首先 聚 为 一 支 , 且 得 到 98% 自 展 分 析 支 持 。 然 后 与 U，parvifolia 聚 为 一 支 。 
其 他 类 和 群 属 于 同属 的 各 种 先 聚 为 一 支 , 且 均 得 到 很 高 的 自 展 分 析 支 持 。 男 外 ,根据 所 得 的 
系统 发 育 树 ,广义 榆 科 为 多 系 群 ; 狭义 榆 科 为 荨 麻 目 其 他 类 群 的 姊妹 群 ; 大 麻 科 Canna- 
baceae( 包 括 大 麻 属 Cannabis PERIE Humulus ) te LEAD BLP , BAD BE Cetidaceae 为 一 并 系 
群 ; 白 颜 树 属 Gironniera 和 糙 叶 树 属 Aphananthe 5 thB} RHR A— X. 
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图 1 根据 广义 榆 科 及 近 缘 类 群 叶绿体 tmK 基因 5' 端 内 含 子 区 序列 构建 的 1 棵 最 简约 树 ( 树 长 665, CL- 0.7714, 
RI= 0.7965)。 分 支 |- 面 的 数字 代表 支 长 ,分 支 下 面 的 数字 代表 自 展 分 析 值 。 

Fig.l The only one most parsimony tree for Ulmaceae s. 1. and relatives based on tmK gene 5’ intron with gaps as missing data. 

Tree length = 665, Cl=0.7714, RES 0.7965. Numbers above the branches are branch length, and numbers below the branches 

represent bootstrap values (only ones > 50% are shown) . 


3 W it 


3.1 榆 科 (广义 ) 是 单 系 群 还 是 多 系 群 
前 人 曾 根 据 形态 特征 将 榆 科 ( 广 义 ) 分 为 两 类 一 一 榆 亚 科 和 朴 亚 科 (Thome, 1968; 
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Cronquist, 1988) 或 榆 族 和 朴 族 (Hutchinson，1967)。Link(1831)( 转 引 自 Takaso & Tobe, 
1990) 很 早 就 认为 应 将 榆 科 (广义 ) 划 分 为 榆 科 和 朴 科 。 这 一 观点 得 到 形态 .解剖 及 染色 体 
研究 的 进一步 支持 (Grudzinskaya,1967)。Grudzinskaya(1967) 还 提出 朴 科 与 荣 科 的 关系 比 
与 榆 科 的 关系 更 近 , 这 就 意味 着 广义 榆 科 不 是 一 单 系 群 。 但 因为 存在 一 些 中 间 类 型 的 层 ， 
这 一 观点 遭 到 Sweitzer(1971) 及 Cronquist(1981,1988) 的 反对 。 近 年 来 ,分 支 分 类 学 以 及 分 
子 系统 学 的 蓬勃 发 展 , 许 多 学 者 尝试 运用 新 的 方法 与 技术 于 段 来 解决 这 一 疑难 问题 。Za- 
vada 等 (1996) 对 榆 科 (广义 )33 个 形态 (包括 微 形态 ) 性 状 进行 分 支 分 析 ; Ueda 等 (1997) 运 
用 叶绿体 基因 rbcL 进行 榆 科 (广义 ) 系 统 发 育 分 析 以 及 Wiegrefe 等 (1998) 对 榆 科 进行 叶 绿 
体 DNA 限制 性 内 切 栈 图谱 分 析 , 三 者 研究 结果 均 发 现 广 义 榆 科 不 是 单 系 群 ,狭义 榆 科 为 
一 明显 单 系 群 , 朴 科 与 狭义 榆 科 之 间 的 关系 远 没有 其 与 荨 麻 日 其 他 科 ( 大 麻 科 Cannabace- 
ae, SFL Moraceae, 22 KE} Unicaceae) 的 关系 近 。 本 文 利 用 tmK 基因 5' 端 内 含 子 区 进行 系 
统 发 育 分 析 结果 表明 , 狭义 榆 科 为 芙 麻 日 其 他 类 和 群 的 姊妹 群 , 且 得 到 92% 的 自 展 分 析 支 
持 ( 图 1)。 
3.2 朴 科 是 单 系 群 还 是 多 系 群 
Wiegrefe 等 (1998) 对 榆 科 进行 叶绿体 DNA 限制 性 内 切 酶 图 谱 分 析 发 现 大 麻 科 嵌 在 朴 
科 中 ,由 此 产生 一 个 新 的 问题 , 即 朴 科 是 得 为 一 单 系 群 ?但 是 由 于 在 该 研究 中 仅 选用 大 采 
属 代 表 大 麻 科 , 且 大 麻 属 DNA 质量 不 好 ,由 此 研究 者 对 该 结果 没有 肯定 。Zavada 等 
(1996) 对 榆 科 (广义 )33 个 形态 (包含 微 形 态 ) 性 状 进 行 分 支 分 析 ,结果 表明 朴 科 个 是 一 个 
自然 分 类 群 ,但 该 文 没有 对 分 析 结 果 的 可 信 度 进行 统计 学 检验 。 本 文选 择 大 麻 属 和 律 草 
属 代 表 大 麻 科 ,采用 mK 基因 5' 端 内 含 子 区 对 该 类 群 进行 研究 ,结果 与 前 者 完全 吻合 , 且 
得 色 较 高 的 自 展 分 析 支 持 。 我 们 在 进一步 证 实 前 人 研究 结果 的 同时 ,也 进一步 肯定 了 朴 
科 不 是 一 个 单 系 群 ， 而 是 一 个 并 系 群 。 至 于 是 否 将 杆 科 与 大 麻 科 合并 为 -个 科 还 是 将 朴 
科 重 新 划分 为 几 个 科 ,还 值得 进一步 研究 。 
3.3 白 颜 树 属 和 糙 叶 树 属 的 系统 位 置 

从 花粉 .表皮 微 形态 JA BG e 、 含 碳 键 黄酮 及 内 果皮 等 特征 来 看 , 白 颜 柑 居 应 属于 朴 类 
{HE (Grudzinskaya, 1967; Ciannasi, 1978; Takaso, 1987; Takahashi, 1989; Takaso & Tobe, 
1990) ,然而 该 属 的 染色 体 基 数 (x = 14) 和 染色 体形 态 却 与 榆 类 类 似 , 将 其 放 在 村 类 显得 不 
合理 。 晶 该 属 种 皮 表 面 呈 网 状 ( 辐 榆 类 ), 有 或 盛 孔 , 具 火山 11 状 花纹 (同村 类 ), 代 表 了 一 
种 中 间 状 态 。 由 此 ,长 期 以 来 ,该 属 的 系统 位 置 一 直 是 争论 的 热点 。 从 Ueda(1997) 根 据 
rbe L 构建 的 系统 发 育 树 来 看 ,该 属 与 朴 类 的 青 檀 属 Preroceltis FI LLL BERRI Trema 聚 在 一 
起 ,但 白 展 分 析 支 持 率 却 很 低 ( < $50% ) ,而 在 叶绿体 DNA W E BEI Gt BT ( Wiegrefe et 
al . ,1998) 中 ,该 属 没 有 取样 。 在 本 文 的 分 析 研 究 中 ,该 属 与 什 类 的 其 他 属 聚 在 一 起 , 岂 自 
展 分 析 支 持 率 大 于 50%。 根 据 本 文 及 前 人 的 研究 结果 ,该 届 应 放 在 朴 类 中 ,其 与 恰 类 相 
似 的 特征 可 能 是 平行 演化 的 结果 。 但 还 需 对 该 属 作 进一步 研究 ,才能 更 好 地 探讨 和 理解 
榆 科 乃 至 更 高 等 级 的 性 状 演化 规律 。 
将 粮 叶 树 属 放 在 朴 类 引起 争论 的 主要 原因 在 于 该 局 含 黄酮 醇 (Ciannasi,1978), 旦 具 
不 对 称 的 胚珠 (Takaso,1987) ,这 些 特 征 与 榆 类 相同 。 该 属 染 色 体 基 数 x= 13 居于 榆 类 和 
朴 类 之 问 。 但 该 属 其 他 特征 包括 染色 体形 态 却 与 朴 类 相同 。 在 用 叶绿体 im K 基因 5' 端 
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内 含 子 区 构建 的 系统 发 育 树 上 , 糙 叶 树 属 为 朴 类 的 基部 分 支 。 这 与 Wiegrefe( 1998) Fn ER 
体 DNA 限制 性 内 切 酶 图 谱 分 析 所 得 结果 相 吻 合 。 由 此 ,将 该 属 归于 朴 类 似乎 合理 。 该 属 
较 孤 立 的 系统 位 置 可 能 与 它 独 特 的 染色 体 数 日 有 关 。 
3.4 trnK 基因 5' 端 内 含 子 区 在 系统 学 研究 中 的 应 用 前 景 

近年 来 , 随 着 分 子 生 物 学 技术 在 系统 学 研究 的 广泛 应 用 ,用 于 系统 植物 学 研究 中 的 分 
子 标记 越 来 越 多 ,如 RFLP、RAPD SSR ISSR 、AFLP、DNA 序列 分 析 等 (分 喻 全 等 ,2001)。 种 
间 关 系 的 分 析 是 分 子 系统 学 重要 研究 内 容 ,日 前 用 于 探讨 种 间 关 系 的 分 子 标记 主要 有 
nrDNA ITS、tmT-L、trnL-F 序列 分 析 等 。 但 这 些 分 子 标记 都 有 它 的 局 限 性 ,如 ITS, trn L-F 
等 序列 分 析 在 许多 类 群 种 间 分 辨 率 不 够 高 。 因 此 ,还 需 继续 探索 研究 种 间 关 系 的 理想 分 
FRW tK 基因 内 含 子 区 (包括 非 编码 区 和 matK 编码 区 ) 已 用 于 属 间 、 种 问 以 及 种 下 
等 级 的 系统 发 育 人 研究 (Hu etal., 2000; Ohsako & Ohnish, 2000; Miller & Bayer, 2001 ) ,而 用 
Hu et al. (2000) 认为 高 变异 的 非 编码 区 在 系统 发 育 研究 中 提供 更 多 的 信息 位 点 。 本 文 
尝试 利用 mK 基因 内 含 子 区 的 非 编码 区 进行 榆 科 (广义 ) 系 统 发 育 研究 ,得 到 的 结果 与 其 
他 学 者 用 叶绿体 基因 rbcL 序列 分 析 以 及 叶绿体 DNA. 限制 性 酶 切 图 谱 研究 得 到 的 结果 几 
平 完全 一 致 (Ueda et al., 1997; Wiegrefe et al. ,1998), 且 多 数 分 支 的 支持 率 比 其 他 分 子 标 
记分 析 得 到 的 支持 率 扁 。 说 明 该 内 含 子 区 在 榆 科 系统 发 育 研 究 有 一 定 的 价值 。 但 利用 该 
非 编 码 内 含 子 区 序列 得 到 的 系统 发 育 树 与 利用 matK 基因 得 到 的 系统 发 育 树 (Song et 
al .，2001) 比 较 发 现 , 朴 科 内 各 个 分 支 的 支持 率 不 如 后 者 高 。 根 据 序列 变异 程度 及 其 他 研 
究 结 果 , trnK 基因 内 含 子 的 不 同 区 段 序列 可 以 用 于 研究 不 同 分 类 等 级 的 系统 发 育 关系 。 
matK 编码 区 适 于 研究 近 缘 科 间 、 科 下 属 间 的 系统 发 育 关系 (Johnson & Sotis, 1995; Wang 
et al., 2000; Koch et al., 2001; Song et al . ,2001)。 内 含 子 的 非 编码 区 序列 在 较 低 分 类 等 
级 (如 近 缘 属 间 , 属 下 种 间 ) 的 系统 发 育 饶 究 中 具有 广阔 的 应 用 前 景 。 
致谢 ”非常 感谢 中 国 科学 院 植物 研究 所 汪 小 全 研究 员 的 指导 及 陈 之 端 研 究 员 对 本 文 提出 
的 宝贵 建议 ;感谢 孙 映 雪 女 士 在 测序 中 给 予 的 帮助 。 
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